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RESUMEN
La malaria es una de las enfermedades parasitarias que causa mayor impacto en la salud
pública en países en desarrollo. La secuenciación del genoma de Plasmodium falciparum y
el desarrollo de la proteómica han permitido un gran avance en el conocimiento de la
biología del parásito. La proteómica ha permitido caracterizar cualitativa y cuantitativa-
mente la expresión de proteínas del parásito y ha proveído información de la expresión
relativa de proteínas bajo condiciones de estrés como presión por antimaláricos. Dada la
complejidad de su ciclo de vida, el cual se lleva a cabo en el hospedero vertebrado y el
mosquito, se ha caracterizado la expresión de proteínas para cada estadio del parásito con
el fin de determinar el proteoma que media diversos procesos metabólicos, fisiológicos y
energéticos. Técnicas de electroforesis bidimensional, cromatografía líquida y espectro-
metría de masas, han sido útiles para evaluar los efectos de antimaláricos sobre la
expresión de proteínas del parásito y caracterizar el proteoma de diferentes formas y
organelas de P. falciparum. El propósito de esta revisión es presentar el estado del arte de
los avances en proteómica aplicada al estudio de la malaria, y plantear las diferentes
estrategias experimentales empleadas para el estudio del proteoma del parásito con el
fin de describir las ventajas y desventajas de cada una de estas metodologías.
Palabras clave: antimaláricos, bioinformática, Plasmodium falciparum, proteómica. 
ABSTRACT
Malaria is a parasitic disease that has a high impact on public health in developing
countries. The sequencing of the Plasmodium falciparum genome and the development of
proteomics have enabled a breakthrough in understanding the biology of the parasite.
Proteomics have allowed to characterize qualitatively and quantitatively the parasite s
expression of proteins and has provided information on protein expression under
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conditions of estrés induced by antimalarials. Given the complexity of their life cycle,
which takes place in the vertebrate host and mosquito vector. It has proven difficult to
characterize the protein expression during each stage throughout the infection process
in order to determine the proteome that mediates several metabolic, physiological and
energetic processes. Two dimensional electrophoresis, liquid chromatography and mass
spectrometry have been useful to assess the effects of antimalarials on parasite protein
expression and to characterize the proteomic profile of differentt P. falciparum stages
and organelles. The purpose of this review is to present state of the art tools and
advances in proteomics applied to the study of malaria, and to present different
experimental strategies used to study the parasite’s proteome in order to show the
advantages and disadvantages of each one.
Keywords: Antimalarials, bioinformatics, Plasmodium falciparum, proteomics. 
INTRODUCCIÓN
La malaria en humanos es causada por parásitos del género Plasmodium (P. falciparum,
P. vivax, P. ovale, P. knowlesi y P. malariae), la cual compromete la salud y el desarrollo
socioeconómico de comunidades localizadas en regiones tropicales y subtropicales. Ac-
tualmente, en el mundo se presentan más de 255 millones de casos, cerca de 800 mil
muertes anuales y 2400 millones de personas en riesgo de contraer la infección, ocasio-
nando pérdidas humanas y económicas (WHO, 2010; Fidock et al., 2004).
Los programas de control de la malaria en Sur América han fallado en parte debido a
la resistencia del parásito a los antimaláricos (Vieira et al., 2004). En P. falciparum el
mecanismo de resistencia a ciertos medicamentos como por ejemplo sulfadoxina-
pirimetamina y 4-aminoquinolinas es conocido, hay evidencia que proteínas transporta-
doras y proteasas están involucradas (Vieira et al., 2004). Además, que bajo presión con
cloroquina y otros antimaláricos P. falciparum expresa muchas más proteínas, sugiriendo
que procesos metabólicos pueden afectarse y se abre la posibilidad para la identifica-
ción de blancos terapéuticos (Graves et al., 2002; Becker et al., 2004).
Se han diseñado estrategias para disminuir la alta mortalidad y morbilidad ocasionada
por la malaria, las cuales incluyen la búsqueda de nuevos antimaláricos, la identificación
de blancos y el establecimiento de esquemas terapéuticos combinados, los cuales han
sido implementados con un éxito relativo; al igual que se ha insistido en la mejora del
acceso a los servicios de salud en las poblaciones vulnerables de las zonas maláricas. Sin
embargo debido al complejo ciclo de vida del parásito, involucrando su vector y las
condiciones de poblaciones humanas en regiones endémicas para malaria, hace que
esta enfermedad mantenga altos índices de prevalencia (Gardner et al., 2002).
La secuenciación del genoma de P. falciparum (Gardner et al., 2002) junto con la descrip-
ción del transcriptoma (Bozdech et al., 2003) y el proteoma (Florens et al., 2002; Lasonder
et al., 2002) posibilitaron una comprensión más sistémica de la enfermedad (Gardner et
al., 2002), porque permiten interpretar la información relacionada con los distintos niveles
de expresión de miles de genes y proteínas del parásito (Bozdech et al., 2003), bajo dife-
rentes condiciones, como las diversas etapas del ciclo de vida o durante el tratamiento con
un determinado fármaco o potencial antimalárico (Gardner et al., 2002). De esta manera
464 Revisión - Métodos proteómicos aplicados al estudio de la malaria: Plasmodium falciparum.
Cuesta, Segura.
con el desarrollo de las “ómicas” se ha contribuido al entendimiento de la biología del pa-
rásito, generando una gran cantidad de bases de datos (Tabla 1), y apuntando hacia la
integración del conocimiento de la biología de P. falciparum a nivel del genoma, trans-
criptoma, proteoma, metaboloma (Yeh et al., 2004) e interactoma (Date et al., 2006).
Tipo de datos Base de datos URL
Genómico PlasmoDB http://plasmodb.org
Genómico Genomas de Protozoarios
Sanger Institute http://www.sanger.ac.uk/Projects/Protozoa
Genómico GeneDB http://www.genedb.org
Genómico Ensembl Protists http://protists.ensembl.org






Transcriptómico Full-Malaria - Proyecto
cDNA Plasmodium.
Universidad de Tokio http://fullmal.ims.u-tokyo.ac.jp/index.html
Proteómico PlasmoDB http://plasmodb.org
Proteómico StringDB (Redes de
interacción de Proteínas) http://string-db.org/
Proteómico Plasmodium 2D 
(Base de datos de geles http://utlab3.biochem.iisc.ernet.in/cgi-
bidimensionales) bin/Plasmo2Dbase/Plasmo2Dbase.cgi
Proteómico Proteínas de P. falciparum
modeladas por homología http://bioinfo.icgeb.res.in/codes/model.html
Metabólico Rutas Metabólicas de
P. falciparum http://sites.huji.ac.il/malaria
Tabla 1. Bases de datos bioinformáticas con datos “Ómicos” de Plasmodium falciparum.
El término proteómica es derivado de la palabra proteoma acuñada por Wilkins (1995),
y hace referencia al conjunto de proteínas expresadas por un genoma o por un tipo de
célula-tejido. Aunque la genómica es un aspecto de suma importancia en la compren-
sión biológica de los organismos, las proteínas son en última instancia, las responsables
del control de muchos aspectos de la función celular. Es así como la proteómica se ha
convertido en una de las la principales herramientas para el estudio de la patogénesis
de diversas enfermedades (List et al., 2008), y en la comprensión de los eventos molecu-
lares que ocurren en el parásito ante el tratamiento con antimaláricos o durante las
distintas etapas del ciclo de vida (Nirmalan et al., 2004). 
El análisis proteómico usando electroforesis bidimensional, es actualmente el enfoque
más utilizado para observar la expresión de proteínas del parásito (Nirmalan et al.,
2004; Makanga et al., 2005; Gelhaus et al., 2005; Aly et al., 2007; Radfar et al., 2008).
Igualmente, existen diversas metodologías para estudiar el proteoma del parásito, las
cuales tienen distintos fundamentos metodológicos en cuanto a la cantidad y prepa-
ración de la muestra, métodos de identificación y cuantificación de la expresión de
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proteínas. El propósito de esta revisión es ofrecer una visión del estado del arte de la
proteómica aplicada al estudio de la malaria, específicamente al estudio de diferentes
antimaláricos y al estudio de la biología del parásito P. falciparum. 
IMPORTANCIA DEL ESTUDIO DEL PROTEOMA DE Plasmodium falciparum
Dada la dinámica del ciclo de vida del parásito, se podría plantear que existen diversos
proteomas dependiendo del estadio en el cual se encuentre el parásito, por tanto el
proteoma de P. falciparum es polifacético y específico de estadio, con un alto grado de
especialización con el fin de apoyar los cambios biológicos y metabólicos asociados
con cada estadio (Sims et al., 2006).
Bozdech et al., 2003, describieron métodos para anotación funcional del genoma de P.
falciparum utilizando agrupamiento de acuerdo a la expresión génica, seguido por patrones
de correlación temporal de expresión relacionado a procesos celulares. Mientras que el
estudio de Le Roch et al., 2003, mostró que el 75 % de los genes son activados solamente
una vez durante el ciclo intraeritrocítico y que están relacionados con procesos biológicos
específicos. De acuerdo a estos análisis también se encontró que la expresión de genes
caracterizada por medio de microarreglos muestra una baja correspondencia entre trans-
cripción y traducción en Plasmodium (Bozdech et al., 2003; Le Roch et al., 2003), por lo que
los datos de transcripción no soportan la existencia de patrones particulares de expresión
bajo presión con drogas en Plasmodium, por tanto, la caracterización del proteoma es la
estrategia para establecer las diferencias fenotípicas en P. falciparum (Wu et al., 2006). 
De aquí que el estudio del proteoma de P. falciparum se plantee como prioritario en el
estudio de la malaria, avances tecnológicos en proteómica han posibilitado el análisis
global de proteínas a partir de extractos celulares del parásito. El objetivo principal de
estos análisis es la obtención del perfil de expresión proteíca con el que se pretende
maximizar la identificación y cuantificación de proteínas que contribuyen a la pato-
génesis de la enfermedad, incluyendo mecanismos regulatorios y la habilidad de res-
ponder a perturbaciones externas (Smit et al., 2010). 
El estudio del proteoma ahora supera el objetivo de la identificación de proteínas y
pretende determinar patrones proteícos o fenotipos que caracterizan la respuesta del
parásito al medio ambiente. Antimaláricos como quinina y mefloquina comparten con
la cloroquina su estructura química, no obstante se espera que tengan diferentes me-
canismos de acción y por lo tanto una particular respuesta del parásito a nivel de su
proteoma (Ciach et al., 2003). Este tipo de inquietudes son las que se espera resuelva
el estudio del proteoma del parásito.
METODOLOGÍAS UTILIZADAS EN EL ESTUDIO DE PROTEOMAS
La proteómica en general aplica separación de péptidos o de proteínas por medio de
electroforesis o cromatografía líquida (LC) y su posterior identificación y cuantificación
por espectrometría de masas (Fig. 1). Estos métodos parten de fundamentos diferentes
y la implementación de cada una de estas tecnologías dependerá en gran parte de la
pregunta a resolver y de la resolución que se pretende alcanzar.
ELECTROFORESIS UNI Y BIDIMENSIONAL
La electroforesis es una técnica analítica que permite la separación de proteínas según
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sus propiedades fisicoquímicas tales como tamaño y carga. En el sistema electroforético
denominado SDS-PAGE (Sodium Dodecyl Sulfate- Polyacrylamide Gel Electrophoresis) las pro-
teínas se separan según su tamaño, porque el SDS desnaturaliza y carga negativamente
todas las proteínas. La electroforesis SDS-PAGE refleja la calidad de una mezcla de pro-
teínas por lo que su uso en proteómica ha sido aplicado con éxito (Lasonder et al., 2002).
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Figura 1. Aproximaciones metodo-
lógicas en Proteómica. 
*Análisis de imagen se incluye den-
tro de cuantificación dado que para
el análisis de los geles DIGE la cuan-
tificación de la expresión diferencial
se lleva a cabo por medio del aná-
lisis de imagen. 
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La figura 2 muestra el perfil electroforético SDS-PAGE de extractos proteícos de tro-
fozoítos de P. falciparum cepa ITG2 bajo tratamiento con quinina. Nótese la aparente
integridad de las proteínas dada la distribución de bandas desde bajos a altos pesos mo-
leculares, la calidad de la muestra proteica utilizada en esta electroforesis se evidenció en
la figura 3 donde se muestra su correspondiente electroforesis bidimensional, allí las
proteínas se presentan a lo largo y ancho del gel con aproximadamente 80 spots.
La electroforesis en dos dimensiones fue desarrollada en los años 70 (O’farell et al., 1975)
con el objetivo de separar mezclas complejas de proteínas y como método para visualizar
las diferencias en su expresión (Monteoliva et al., 2004). Su aplicación en la separación
de mezclas complejas de proteínas se basa en sus propiedades, como son el punto iso-
eléctrico y el peso molecular. En la primera dimensión las proteínas son separadas por
isoelectroenfoque de acuerdo a su punto isoeléctrico, las proteínas migran a través de
un gradiente de pH inmovilizado (Monteoliva et al., 2004). En la segunda dimensión las
proteínas son reducidas, alquiladas y corren en un gel de poliacrilamida SDS-PAGE,
según su movilidad relativa que es proporcional a su peso molecular. 
La electroforesis bidimensional es la técnica más común en estudios proteómicos en di-
ferentes organismos y tejidos. La técnica se complementa con la identificación por es-
pectrometría de masas (Andersen et al., 2000). Las proteínas resueltas por electroforesis
en dos dimensiones deben ser digeridas mediante tripsinización para poder ser identi-
ficadas vía huella peptídica (Peptide Mass Fingerprinting) o espectrometría de masas en
tándem (ion MS/MS) (Monteoliva et al., 2004), es así como a partir del perfil bidimen-
sional de P. falciparum obtenido en nuestro grupo (Fig. 3) se llevó a cabo la identificación
de algunos spots por medio de espectrometría de masas tipo MALDI-TOF/TOF, en la
tabla 2 se encuentran la lista de proteínas identificadas a partir de este gel, que en su
mayoría resultaron ser proteínas tipo HSP (Heat Shock Proteins) y otras involucradas en
procesos como glicolisis y metabolismo redox.
Figura 2. SDS-PAGE Proteínas de Plasmodium falciparum
(ITG 2). MW: Marcador de peso molecular, CQ: Con-
trol quinina, TQ: Tratamiento quinina.
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La ventaja que provee la técnica de electroforesis bidimensional al dar un panorama del
proteoma en un momento dado es muy útil para un organismo que tiene un ciclo de
vida tan complejo como P. falciparum, además de ser una técnica útil en la identificación
de posibles blancos terapéuticos y la evaluación de la expresión diferencial de proteínas
bajo tratamiento o durante el ciclo de vida del parásito (Nirmalan et al., 2004; Makanga
et al., 2005; Aly et al., 2007; Radfar et al., 2008; Briolant et al., 2010).
No obstante la técnica electroforética presenta algunas limitaciones como la baja reso-
lución y poca reproducibilidad (Celis et al., 1999). El análisis del proteoma de P. falciparum
por medio de electroforesis bidimensional se ha visto obstaculizado por algunas limi-
taciones técnicas entre las que se encuentran por ejemplo que las proteínas del parásito
son notoriamente insolubles y altamente cargadas (Smit et al., 2010). El alto contenido
de hemozoina de origen parasitario en los lisados proteícos impone también limita-
ciones en el análisis del proteoma del parásito, porque la hemozoina contiene alto
contenido de hierro el cual ocasiona problemas en el isoelectroenfoque de las proteínas
(Nirmalan et al., 2007). Igualmente esta técnica requiere alta calidad y cantidad de
proteína inicial (lo que es difícil dadas las condiciones de cultivo del parásito), y que es
prácticamente imposible separar proteínas del parásito de las del glóbulo rojo y este
método a veces es insuficiente para acceder a trabajar con el proteoma de los estadios
del ciclo de Plasmodium (Johnson et al., 2004). Mejoras en las técnicas de solubilización
de proteínas (Rabilloud et al., 1999; Ashton et al., 2001) y la disponibilidad de gran va-
riedad de tiras en gradiente de pH inmovilizado han incrementado el uso de la electro-
foresis bidimensional. 
Figura. 3. Electroforesis bidimensional de proteínas de Plasmodium falciparum (ITG2). Tinción de plata
compatible con MS. 300 ug de proteína. Tira IPG 7 cm gradiente 4-7.
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Con el fin de mejorar la electroforesis bidimensional y determinar la expresión diferencial
de proteínas, se han desarrollado métodos alternativos. La técnica de electroforesis dife-
rencial en gel conocida como DIGE por sus siglas en inglés (Differential In Gel Electrophoresis)
fue desarrollada por Amershan Biosciences (Unlu et al., 1997) y permite un análisis cuanti-
tativo de la técnica electroforética, minimiza la variabilidad suministrando un patrón de
spots preciso, reproducible y facilita el análisis estadístico de los patrones de spots. Me-
todológicamente consiste en el marcaje de las proteínas con fluorescencia (Cy2, Cy3 o
Cy5) en los residuos lisina de las proteínas previo al isoelectroenfoque (Tannu et al., 2006). 
ESPECTROMETRÍA DE MASAS
La espectrometría de masas (MS) es el principal método de análisis para la identificación
y función de las proteínas en diversos sistemas biológicos (Cravatt et al., 2007). La técnica
permite adquirir y analizar alto contenido de información cuantitativa a partir de muestras
biológicas complejas. Un espectrómetro de masas es un instrumento que analiza iones,
determina la relación masa/carga (m/z) y registra las abundancias relativas en lo que se
conoce como un espectro de masas (Graham et al., 2007). Hasta hace poco la espec-
trometría de masas estaba restringida a moléculas volátiles. El desarrollo de técnicas de
“ionización suaves” en los años 80 (Fenn et al., 1989), permitió la ionización y vapori-
zación de biomoléculas grandes, polares tales como proteínas y péptidos. La caracteriza-
ción y cuantificación de proteínas se ha incrementado por el desarrollo de dos técnicas
de “ionización suave” llamadas electrospray (ESI) e ionización por desorción de una matriz
asistida por laser o MALDI (Matrix Assisted Laser Desorption Ionisation). Métodos de espec-
trometría de masas como la tecnología multidimensional para la identificación de
proteínas MudPIT (por sus siglas en inglés ), fueron desarrollados para identificarlas a
gran escala. En un experimento típico de MudPIT una mezcla de proteínas no fraccio-
nadas es digerida a péptidos separados por cromatografía líquida utilizando columnas
Spot Proteína Taxonomía PlasmoDB/NCBIGI1 n.º Péptidos2 Puntaje Mascot3
1 HSP60 Plasmodium falciparum PF10_0153 11 77/54
2 Proteína de
unión a calcio Plasmodium falciparum PF11_0098 5 143/54
3 Disulfuro
isomerasa Plasmodium falciparum MAL8P1.17 11 140/54
4 HSP70 Plasmodium falciparum PF10875w 23 1040/54
5 Disulfuro
isomerasa Plasmodium falciparum MAL8P1.17 29 759/54
6 Peroxiredoxina Plasmodium falciparum PF10_0268 8 68/54
7 Enolasa Plasmodium falciparum PF10_0155 22 874/54
8 Espectrina
cadena alfa Homo sapiens gi|115298659 43 470/83
Tabla 2. Proteínas identificadas a partir de electroforesis bidimensional de Plasmodium falciparum (ITG2). 
1 Número de acceso a la base de datos de NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) o PlasmoDB
(www.plasmodb.org).
2 Número de péptidos observados que se correlacionan con la digestión teórica de la proteína identificada.
3 MS-MSPuntaje/Umbral de significancia del programa Mascot. Un hit con puntaje MS-MS mayor al
umbral de significancia es considerado una identificación significativa con un p < 0,05.
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de intercambio iónico, fase reversa y analizados por medio de espectrometría de masas
en tándem, este enfoque puede incluir también marcaje isotópico de aminoácidos in vivo
o in vitro el cual permite comparación de los patrones de expresión de proteínas (Dong et
al., 2007; Fournier et al., 2007; Prieto et al., 2008).
PROTEÓMICA CUANTITATIVA
Actualmente, la cuantificación de la expresión relativa de proteínas por espectrometría
de masas se hace por dos métodos: marcaje metabólico isotópico de células en cultivo
(SILAC) o por el marcaje químico de extractos con Isotope Coded Affinity Tags (ICATs, por
sus siglas en inglés) (Gygi et al., 1999). Las dos metodologías permiten determinar las
diferencias isotópicas de un mismo compuesto químico en un espectro de masas indi-
vidual donde las intensidades de los picos representan la cantidad relativa de la mues-
tra. De esta manera se deducen las cantidades relativas de un compuesto en una mezcla
(Nirmalan et al., 2004). 
Uno de los problemas de ICAT en el estudio del proteoma de P. falciparum es la depen-
dencia de la presencia de residuos de cisteína, los cuales son de baja abundancia en el pro-
teoma de P. falciparum. Igualmente la posibilidad de reacciones no controladas de esos re-
siduos es alta, por lo que se hace necesario una considerable optimización incrementando
los costos (Smolka et al., 2001; Nirmalan et al., 2004). En contraste SILAC (Stable Isotope
Labeling by/with aminoacids in cell culture) permite detectar las diferencias en abundancia re-
lativa de proteínas entre muestras usando marcaje isotópico no radioactivo. Posterior-
mente la espectrometría de masas identifica péptidos químicamente idénticos pero
isotópicamente diferentes. La relación de las intensidades de los picos en el espectro entre
los péptidos químicamente similares pero isotópicamente diferentes refleja su abundancia
relativa (Ong et al., 2002). El marcaje metabólico en estudios cuantitativos ha sido explo-
rado en mamíferos (Ong et al., 2002), levaduras (Berger et al., 2002), e invertebrados como
Caenorhabditis elegans (Krijgsveld et al., 2003) y Drosophilla melanogaster (Krijgsveld et al., 2003).
Otro método de marcaje denominado iTRAQ (Isobaric Tag for Relative and Absolute
Quantitation), permite cuantificar proteínas a partir del marcaje con isótopos covalente-
mente ligados al extremo N-terminal y aminas laterales de péptidos. Las muestras de
proteínas marcada y no marcada son agrupadas, fraccionadas por medio de nanocro-
matografía líquida y detectadas por espectrometría de masas en tándem (MS/MS)
(Aggarwal et al., 2006).
PROTEÓMICA DE P. falciparum Y ANTIMALÁRICOS
Debido a las limitaciones de los geles bidimensionales la técnica de elección es LC-
MS/MS complementada con marcación isotópica o metabólica para el estudio del efec-
to de antimaláricos en el parásito. Nirmalan et al., 2004, reportaron el marcaje meta-
bólico para el análisis cuantitativo de proteínas en P. falciparum. Esta técnica de marcaje
isotópico tiene la ventaja de eliminar la variabilidad existente en las etapas de lisis
celular, extracción de proteínas, geles bidimensionales y cromatografía líquida, porque
después de marcados, el control y la muestra, pueden ser mezclados y manipulados
simultáneamente (Nirmalan et al., 2004). El enfoque se fundamentó en la tecnología
SILAC (Stable Isotope Labelling by Aminoacids in Cell Culture) (Ong et al., 2002). La abun-
dancia de isoleucina en las proteínas de P. falciparum conduce a que esta estrategia de
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marcaje sea aplicable esencialmente a cada una de las 5300 proteínas del parásito.
Nirmalan et al., 2004, utilizaron la cepa HB3, compararon la expresión proteíca de tro-
fozoítos jóvenes, maduros y esquizontes, además compararon los perfiles proteícos de
cultivos tratados con tetraciclina y pirimetamina (PYR), contra los controles no tratados
utilizando espectrometría de masas y electroforesis bidimensional. Se encontró que los
niveles de enolasa, fosfoetanolamina N-metiltransferasa y actina fueron regulados ne-
gativamente por la presencia de PYR, mientras que la proteína lactato deshidrogenasa
fue afectada en menor grado. En cuanto a la tetraciclina se observó que los niveles de
las cuatro proteínas anteriormente mencionadas fue elevado lo cual es un patrón dife-
rente al inducido por PYR (Nirmalan et al., 2004). Este trabajo fue el primero en utilizar
la electroforesis bidimensional para estudiar el efecto de antimaláricos en la expresión
de proteínas en el parásito. 
Makanga et al., 2005, evaluaron los antimaláricos artemeter (ARM) y lumefrantina
(LUM) en cultivos de P. falciparum in vitro cepa K1. Se evidenció sobreregulación de 22 y
41 proteínas en ARM y LUM respectivamente. Estas drogas indujeron cambios en el
proteoma del parásito, sin embargo los patrones fueron específicos para cada droga.
Bajo tratamiento con ARM se redujo hasta tres veces la expresión de enzimas glicolíticas
como enolasa, fosfoglicerato kinasa, fructosa bifosfato aldolasa y gliceraldehído-3-
fosfato deshidrogenasa. La expresión de esas mismas enzimas estuvo sobre expresada
más de tres veces bajo tratamiento con LUM (Makanga et al., 2005).
Un número de proteínas sobre expresadas bajo tratamiento con ARM, incluyeron pro-
teínas de unión a calcio asociadas a membrana, una proteinasa aspártica putativa,
proteínas de choque térmico HSP60, HSP70,HSP90 y también dos proteínas involu-
cradas en funciones relacionadas con metabolismo de proteínas (Makanga et al., 2005).
Aly et al., 2007, utilizaron la cepa FCR-3 originalmente susceptible a la droga experimental
N-89, la cual fue sometida a crecientes concentraciones del endoperóxido N-89 durante
dos años. La presión con la droga generó la resistencia a N-89. Los clones resistentes fue-
ron utilizados para llevar a cabo las electroforesis bidimensionales y comparadas contra
cepas normales sin resistencia. Los análisis de los geles bidimensionales mostraron 12 pro-
teínas sobre expresadas en las cepas resistentes entre las que se encuentran fructosa bi-
fosfato aldolasa y 14 proteínas reguladas negativamente como la gliceraldehído-3-fosfato
deshidrogenasa  (GAPDH), siendo estas dos proteínas parte de la ruta de la glicolisis,
sugiriendo la glicolisis como un posible blanco terapéutico de N-89 (Aly et al., 2007). 
Otras proteínas sobre expresadas e identificadas fueron: la proteína de superficie de me-
rozoito 7 (MSP-7), proteína de unión a calcio (PfERC), proteína con dominio DNAJ,
fructosa bifosfato aldolasa (FBP), y proteínas de choque térmico (HSPs). En contraste,
las proteínas reguladas negativamente identificadas fueron: actina, proteína homologa
14-3-3, fosfoetanolamina N metil transferasa (PfPEMT), enolasa, ornitin aminotrans-
ferasa (OAT), s-adenosilmetionina sintetasa (SAMS), gliceraldehído-3-fosfato deshidro-
genasa (GAPDH), chaperonina 60 y uridina fosforilasa (Aly et al., 2007). 
Algunas de las proteínas que resultaron afectadas en su regulación hacían parte de
la ruta glicolítica del parásito, dado que la producción de energía de los estadios
sanguíneos del parásito proviene enteramente de la ruta glicolítica. Así las enzimas de
la ruta glicolítica parecen ser promisorios candidatos a drogas (Aly et al., 2007). Sin
embargo, la resistencia es multifactorial lo que se refleja por el efecto en más de una
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proteína y enzimas de diversos procesos y localizaciones celulares (Aly et al., 2007). 
Koncarevic et al., 2007, utilizando la tecnología SELDI-TOF Surface Enhanced Laser
Desorption/Ionisation (SELDI) Time Of Flight Mass Spectrometry (TOF-MS) describieron
perfiles de expresión de proteínas de P. falciparum en las cepas K1 y Dd2 (resistentes a
cloroquina) HB3 y 3D7 (sensibles a cloroquina). Con esta técnica las proteínas son
selectivamente absorbidas a arreglos de superficie cromatográfica antes de la adición
a la matriz. La selectividad de los arreglos de superficie para retener porciones del pro-
teoma permite el análisis directo de mezclas biológicas crudas de proteínas tales como
suero, orina o lisados celulares (Koncarevic et al., 2007). SELDI-TOF-MS ha sido usado
satisfactoriamente para estudiar perfiles de expresión comparativos de organismos
como Yersinia pestis (Thulasiraman et al., 2001), Helicobacter pylori (Hynes et al., 2003) y
Trypanosoma brucei (Papadopoulos et al., 2004 ), además ha sido aplicado para el descu-
brimiento de biomarcadores diagnósticos en cáncer (Engwegen et al., 2006). Koncarevic
et al., 2007, encontraron cambios en la expresión de proteínas bajo tratamiento con
cloroquina en las cuatro cepas resistentes a cloroquina (CQR) y sensibles (CQS) es-
tudiadas. Se reportaron diez proteínas reguladas por la droga y tres de esos productos
fueron enriquecidos, purificados e identificados. Los productos regulados fueron iden-
tificados como la proteína plasmodial EXP-1, también conocida como antígeno rela-
cionado al circumsporozoito y las cadenas alfa, beta y delta de la hemoglobina humana.
La expresión de la proteína EXP-1 fue modulada bajo presión con cloroquina, esta pro-
teína fue regulada positivamente en dos cepas resistentes y negativamente en cepas
sensibles, no obstante hasta ahora no ha sido posible predecir la función fisiológica de
EXP-1 o si esta directamente involucrada en la resistencia a cloroquina. SELDI- TOF
proveyó una aproximación rápida para comparar perfiles de expresión de proteínas de
bajo peso molecular en cepas de P. falciparum CQS (3D7 y HB3) CQR (Dd2 y K1). 
En otro estudio, Radfar et al., 2008 compararon las proteínas oxidadas a través del ciclo
intraeritrocítico de los parásitos en cultivos tratados y no tratados con cloroquina en la
cepa Dd2 resistente a cloroquina. Aunque se ha sugerido que el estrés oxidativo cumple
un papel clave en la patogénesis de la malaria (Becker et al., 2004), se sabe que el parásito
de la malaria es vulnerable al estrés oxidativo (Muller et al., 2004) por lo que se ha plan-
teado el metabolismo redox como blanco promisorio antimalárico. Los autores del
estudio reportan que el tratamiento con cloroquina incrementó el número de proteínas
oxidadas en el estadio de esquizonte de los parásitos (Radfar et al., 2008). Se encontró
que las proteínas funcionales plasmodiales sufren los mayores daños oxidativos, entre
estas se encuentran proteínas involucradas en plegamiento (HSPs), proteólisis, meta-
bolismo energético (fosfoglicerato kinasa, fructosa bifosfato aldolasa, gliceraldehido-3
-fosfato deshidrogenas y enolasa), señalización y patogénesis. Los hallazgos de este
trabajo proveen indicios de la respuesta al tratamiento con cloroquina. La proteómica
redox, la cual se encarga de estudiar las proteínas en su estado de oxidoreducción, es
una herramienta apropiada para identificar respuesta a antimaláricos y proveer más
herramientas para enfrentar la resistencia a la cloroquina (Radfar et al., 2008).
Prieto et al., 2008, utilizó marcaje isotópico (SILAC) y la tecnología multidimensional
para la identificación de proteínas por sus siglas en inglés MudPIT, determinando que
bajo tratamiento con artemisinina y cloroquina, 41 y 38 proteínas fueron reguladas
positivamente mientras que 14 y ocho proteínas lo fueron negativamente respectiva-
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mente. Ninguna de estas proteínas se asoció con proteínas de estrés (HSPs) o funciones
de glicólisis como en los trabajos con geles bidimensionales. Esta técnica basada en
marcaje metabólico con isoleucina mostró que es eficiente en la identificación de mar-
cadores de resistencia a antimaláricos en el parásito.
La metodología SILAC se complementó con el uso de cromatografía de intercambio
aniónico para disminuir la complejidad de la mezcla peptídica. Esta separación de pép-
tidos seguida de cromatografía en fase reversa e intercambio catiónico y posteriormente
LC-MS/MS permite la identificación y cuantificación de proteínas. Los autores descri-
ben que con su metodología, 100 ug de proteína son necesarios para el análisis LC-MS,
este método puede ser aplicado en otros apicomplexa para los cuales el rendimiento de
extractos celulares es limitado. Este estudio describe proteínas sobrexpresadas a nivel
del núcleo, así como proteínas involucradas en procesos postraduccionales. No obs-
tante el análisis de los resultados se ve afectado por el alto número de proteínas
hipotéticas diferencialmente expresadas bajo tratamiento con los antimaláricos, por lo
que es posible que sea factible hacer anotación de genomas a partir del proteoma en
organismos como P. falciparum con un contenido alto de AT en su genoma.
Los resultados proteómicos de Prieto et al., 2008, estuvieron en concordancia con los
resultados transcriptómicos de Gunasekera et al., 2003 y Gunasekera et al., 2007, quie-
nes observaron cambios en la expresión de mRNA en parásitos tratados con cloroquina.
Los cambios afectaron particularmente proteínas ribosomales, moléculas de señalización,
procesamiento de proteínas (HSPs, subunidades de proteasoma), también como meta-
bolismo de RNA (factores de transcripción). Una comparación directa de los resultados
del transcriptoma y el proteoma tiene sus limitaciones dada la variación en la sincro-
nicidad del parásito, las dosis de los antimaláricos y el tiempo de exposición.
En cuanto a los efectos de la artemisinina se mostró regulación negativa de la expresión
de la ATP sintasa vacuolar (PF13_0130), mientras que proteínas involucradas en el
metabolismo de ácidos nucléicos, transporte y secreción mostraron una ligera regu-
lación positiva. Una de las observaciones más importantes fue la sobreregulación de la
proteína de resistencia a múltiples drogas de P. falciparum (pfmdr1) bajo tratamiento
con cloroquina y artemisinina. La pfmdr1 es una proteína que se conoce regula resisten-
cia a la cloroquina en el parásito (Duraisingh et al., 2005). 
Dado que el 60 % de las proteínas conocidas en P. falciparum son hipotéticas, es difícil
asignarles funciones, sin embargo el trabajo de Prieto et al., 2008, ha permitido esta-
blecer que algunos de estos productos hipotéticos pueden verse afectados por los
antimaláricos, además de ilustrar la complejidad de la biología del parásito y contribuir
en la identificación y cuantificación de la expresión de proteínas en respuesta al tra-
tamiento con cloroquina y artemisinina. De esta manera el trabajo de Prieto et al., 2008,
se convierte en referencia para estudios cuantitativos de los cambios inducidos por el
tratamiento con antimaláricos. 
Briolant et al., 2010, analizaron los cambios en la expresión de proteínas en el estadio
de esquizonte bajo tratamiento con Doxiciclina (DOX), empleando 2D-DIGE combi-
nada con una técnica llamada iTRAQ (Isobaric Tagging Reagents for Relative and Absolute
Quantification). La combinación de estas dos tecnologías permitieron identificar pro-
teínas que presentaron cambios en su regulación en respuesta al tratamiento con DOX,
estas proteínas están involucradas en procesos tales como redox, respuesta a estrés,
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síntesis de proteínas, síntesis de lípidos y metabolismo energético, además se planteó
que DOX actúa sobre la mitocondria y el apicoplasto del parásito porque según los
resultados de este trabajo de las 64 proteínas diferencialmente expresadas utilizando los
dos enfoques proteómicos 21 % se localizaron en el citoplasma, 19 % en el apicoplasto,
13 % en la membrana, 13 % en el núcleo, 5 % en la mitocondria y 29 % con localización
desconocida. Proteínas de membrana, citoplasma y apicoplasto estuvieron general-
mente sobre expresadas, mientras las proteínas nucleares y mitocondriales fueron re-
guladas negativamente (Briolant et al., 2010). 
En el trabajo de Briolant et al., 2010, resultaron estar sobre expresadas las proteínas
asociadas a procesos redox (1-Cys peroxiredoxina, 2-Cys peroxiredoxina), las cuales
han sido recientemente reportadas como potenciales blancos junto con tioredoxinas,
glutaredoxinas y plasmoredoxinas (Sturm et al., 2009), esto también puede representar
una respuesta no especifica al tratamiento.
PROTEÓMICA Y BIOLOGÍA DEL PARÁSITO
Los trabajos basados en proteómica relacionados con la biología de P. falciparum se han
encargado de analizar los subproteomas en diferentes estadios del ciclo de vida, con el
objetivo de identificar las proteínas especificas de cada uno de los estadios y encontrar
la relación con los diferentes cambios metabólicos, fisiológicos y bioquímicos que sufre
el parásito lo largo del ciclo.
El proteoma del parásito descrito por Florens et al., 2002, en la cepa 3D7, describe las
proteínas de los estadios de esporozoíto, merozoito, trofozoíto y gametocito, utilizando
separación por cromatografía líquida de alta resolución, acoplada a un espectrómetro
de masas MS/MS para su identificación. Se encontró que 6 % de las proteínas detec-
tadas son compartidas por todos los estadios. La mayoría de estas proteínas fueron
asociadas a funciones celulares básicas como proteínas ribosomales, proteínas de cito-
esqueleto, factores de transcripción e histonas. Las diferencias en la expresión de pro-
teínas entre los estadios evidenció la complejidad biológica del ciclo de vida del parásito
(Florens et al., 2002).
Lasonder et al., 2002, caracterizaron el proteoma de gametocitos y gametos (formas
sexuales) y lo compararon con trofozoítos y esquizontes en la cepa NF54 de P. falciparum.
Mediante SDS-PAGE seguido de separación cromatográfica y análisis de masas, demostra-
ron la capacidad de la espectrometría de masas en la anotación del genoma de P. falciparum. 
Posteriormente, los mismos autores caracterizaron el proteoma del esporozoíto, el cual
es un estadio presente en el mosquito. Este trabajo reportó la primera comparación
proteómica de diferentes estadios de la forma transmitida por el mosquito (Anopheles), el
esporozoíto cumple un papel esencial en la primera fase de la infección por malaria, el
entendimiento de su biología será de gran importancia con el fin de desarrollar métodos
de intervención contra la infección inicial (Lasonder et al., 2008). Los autores caracteriza-
ron el proteoma de oocistos que contienen esporozoítos tempranos y tardíos y esporo-
zoítos infectivos maduro, no obstante los esporozoítos obtenidos a partir de oocitos
difieren de aquellos provenientes de glándulas salivares. A pesar de las similitudes morfo-
lógicas entre esporozoítos de intestino y glándulas salivares, sus proteomas son diferentes,
de acuerdo con el incremento en la infectividad del hepatocito. Los distintos proteomas
de esporozoítos contienen un gran número de proteínas específicas de estadio involu-
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cradas en maduración del esporozoíto, movilidad, infección del hospedero humano y
metabolismo. En general el análisis del proteoma de los esporozoítos de P. falciparum
muestra que en oocitos derivados de esporozoítos y esporozoítos de glándulas salivares
se identificaron 728 proteínas de las cuales 250 son específicas del estadio de oocito/
esporozoíto. La identificación de las proteínas y sus distribuciones relativas dentro de los
diferentes proteomas sugieren adaptaciones metabólicas específicas y otras funciones
biológicas del esporozoíto maduro.
Una alternativa para mejorar la sensibilidad de las técnicas en gel es el marcaje me-
tabólico, que saca ventaja de la poca capacidad catabólica del eritrocito humano
comparada con la del parásito. Wu et al., 2006, utilizando marcaje metabólico con (35S)
metionina, lograron identificar proteínas del parásito presentes en la membrana de
eritrocitos infectados que median interacciones con receptores del hospedero. Los autores
identificaron proteínas del parásito, presentes en la membrana de eritrocitos infectados.
Usando la técnica de marcaje metabólico combinado con electroforesis bidimensional
se logra evidenciar cambios en los perfiles de proteínas de P. falciparum en cepas con
diferentes fenotipos adhesivos. Los cambios encontrados fueron alteraciones en el punto
isoeléctrico, lo que sugiere activación vía fosforilación, un pequeño grupo de proteínas
pudieron ser identificados usando espectrometría de masas, igualmente usando técnicas
libres de geles tales como LC/MS/MS mejoran la sensibilidad, aunque las proteínas de
membrana y algunas proteínas de la superficie del eritrocito infectado de interés en
estudios de adherencia no pudieron ser identificadas (Wu et al., 2006). 
Wu et al., 2009, con el objeto de obtener los perfiles de fosforilación a través del ciclo
de vida eritrocítico examinaron los cambios en el fosfoproteoma de glóbulos rojos
parasitados, a partir de electroforesis bidimensional de diferentes cepas del parásito
en combinación con inmunoblot usando anticuerpos monoclonales específicos a
serina/treonina y tirosina fosforiladas. 
Se utilizó cromatografía de afinidad para purificar proteínas fosforiladas. Posterior-
mente se separaron usando 1D SDS-PAGE y se identificaron con LC/MS/MS, 34 bandas
fueron cortadas y las proteínas identificadas representaron un fosfoproteoma “shotgun”
de trofozoítos de la cepa ITG. Entre las proteínas fosforiladas en el parásito se en-
cuentran proteínas asociadas a citoadherencia como las pertenecientes a la familia
CLAG (Cytoadherence Linked Asexual Proteins), otras proteínas de interés fosforiladas
fueron la proteína DNAJ, la cual es similar a RESA y se ha predicho que es exportada al
exterior del parásito y contiene el motivo PEXEL, una proteína que participa en el remo-
delamiento de la cromatina e involucrada en expresión génica y un gran número de
proteínas de choque térmico y con actividad chaperona. 
Cambios en la fosforilación de las proteínas de membrana y del citoesqueleto del eri-
trocito, son una consecuencia de la infección por P. falciparum, esto se ha examinado en
las proteínas: espectrina, banda 3, banda 4.1, ankirina y glicoporinas (Wu et al., 2009).
Estos cambios observados en la fosforilación de proteínas de membrana de glóbulo
rojo y citoesqueleto puede ser importante en la regulación de la organización del cito-
esqueleto en células infectadas con P. falciparum, la fosforilación de estas proteínas está
restringido a los estadios de trofozoíto y esquizonte (Wu et al., 2009). 
La regulación postranscripcional cumple un papel importante en Plasmodium (Le Roch
et al., 2003), se ha reportado una baja correlación entre el transcriptoma y el proteoma
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en cada uno de los estadios, algunos genes mostraron retrasos entre los picos de abun-
dancia de mRNA y proteína. Mair et al., 2006, demostraron que 370 transcriptos pro-
ducidos durante el estadio de gametocito se represan después de sintetizados hasta la
fertilización del gameto. Este mecanismo de regulación puede explicar entonces las
discrepancias entre los perfiles de abundancia de mRNA y la expresión proteica de al-
gunas proteínas de P. falciparum (Foth et al., 2008). 
La expresión de transcriptos y los niveles de abundancia de proteínas muestran según
Foth et al., 2008, una situación dinámica y compleja e indican la importancia de la expre-
sión diferencial de isoformas (Foth et al., 2008). Una ventaja de los geles bidimensionales
es que permiten observar las modificaciones postraduccionales (PTMs) y resaltan la
importancia de la regulación de la función de las proteínas (Jones et al., 2006; Brobey et
al., 2007; De Jesus et al., 2007). Las isoformas no se pueden detectar a nivel transcripcional
y son no detectables inclusive por western blot. La importancia de las isoformas, por
ejemplo, fue demostrada en un estudio de resistencia de T. brucei (Foucher et al., 2006),
con el uso de DIGE se mostraron diferentes niveles de expresión de las isoformas para
algunas proteínas como: factor de iniciación eucariótico eIF4A, eIF5A y HSP70-2 (Foth
et al., 2008). La contrastación de DIGE con los perfiles transcriptómicos reveló una po-
sible regulación postraduccional de la expresión lo cual sugiere su importancia biológica
en el ciclo de vida del parásito (Foth et al., 2008). Por otro lado, las interacciones de las
cinco isoformas de los factores de iniciación eIF4A y RNA helicasa funcionan como ini-
ciadores de la trascripción lo que puede llevar a diferencias biológicas en el parásito. La
función en el desarrollo del parásito de las isoformas está por determinar. 
En los tres trabajos anteriores (Wu et al., 2006; Foth et al., 2008; Wu et al., 2009) se eviden-
cian igualmente las aplicaciones de la proteómica al estudio de las modificaciones postra-
duccionales, en estos artículos se demostró que los mapas proteómicos bidimensionales
en P. falciparum son muy importantes para observar modificaciones postraduccionales
(PTMs) además de resaltar la importancia de la detección de isoformas y la regulación
de la función de las proteínas, este tipo de aproximaciones han sido igualmente aplicadas
a otro tipo de parásitos (Jones et al., 2006; De Jesus et al., 2007; Brobey et al., 2007), la
importancia de las isoformas por ejemplo fue demostrada en un estudio proteómico
usando geles bidimensionales de T. brucei donde la ausencia de una sola isoforma de una
subunidad asociada a un polipéptido se correlacionó con resistencia a drogas (Foucher
et al., 2006). Los hallazgos reportados en ese estudio resaltan la importancia de las
isoformas en la resistencia a ciertos medicamente en otros modelos. 
Las PTMs cumplen un papel crítico en la regulación de la actividad de muchas proteínas
durante el ciclo de vida del parásito, estas incluyen clivaje proteolítico (Kumar et al., 2004),
glicosilación (Kumar et al., 2004; Foucher et al., 2006 ), fosforilación (Anamika et al.,
2007), acetilación (Cui et al., 2007) y ubiquitinación (Horrocks et al., 2000). Por ejemplo,
en la proteína enolasa de P. falciparum enzima glicolítica esencial se han encontrado al
menos cinco isoformas modificadas postraduccionalmente (Pal-Bhowmick et al., 2007). 
De esta manera con la proteómica se ha logrado comprender mejor que las PTMs son
uno de los principales mecanismos de control para muchas funciones celulares, inclu-
yendo la regulación de la división celular, síntesis de proteínas y transcripción (Cohen
et al., 2002). Por ejemplo, la fosforilación de proteínas es un evento importante en la
infección por malaria como en el proceso de citoadherencia.
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La espectrometría de masas ha mostrado tener la habilidad para caracterizar las modi-
ficaciones postraduccionales de las proteínas tipo glicosilación o fosforilación a partir
de muy pequeñas cantidades de material inicial (Foth et al., 2008). La glicosilación y fos-
forilación de proteínas en P. falciparum es crucial en la maduración del parásito y su
inhibición vía vacunación puede reducir significativamente la mortalidad de los pa-
cientes (Johnson et al., 2004; Foth et al., 2008).
Para sacar ventajas de la información visual de la electroforesis bidimensional es crítico
estandarizar los métodos de preparación de la muestra y los procedimientos electro-
foréticos. Smit et al., 2010, optimizaron métodos de extracción, cuantificación y detec-
ción de proteínas plasmodiales a partir de los estadios de anillos y trofozoítos, bajo
estas condiciones fueron capaces de visualizar 349 spots con una tasa de éxito del 95 %
en la identificación por espectrometría de masas, superior a las reportadas previamente
entre 50-79 % (Gelhaus et al., 2005; Makanga et al., 2005). El trabajo de Smit et al.,
2010, permitió la caracterización de proteomas de los estadios de anillo y trofozoíto de
P. falciparum estos mostraron que algunas proteínas están diferencialmente reguladas
entre esos estadios del ciclo de vida.
EFECTO déjà vu EN PROTEÓMICA DE Plasmodium falciparum
Los estudios de expresión diferencial, empleando las técnicas de electroforesis bidimen-
sional y espectrometría de masas, han revelado recientemente un escenario preocupante.
Petrak et al., 2008, analizaron diversos trabajos de expresión diferencial basados en elec-
troforesis bidimensional bajo distintas condiciones biológicas. El resultado indica un pa-
trón recurrente de proteínas aparentemente expresadas diferencialmente bajo condiciones
muy diferentes independiente del experimento, tejido o especie, a lo cual los autores lla-
maron un efecto déjà vu en proteómica (Petrak et al., 2008). Según ese trabajo la proteína
identificada con mayor frecuencia fue la enzima glicolítica enolasa, esta proteína resultó
estar diferencialmente expresada en casi un tercio de los experimentos analizados, las
proteínas de choque térmico HSP27, HSP60, peroxiredoxinas también se encontraron
diferencialmente expresadas en casi el 40 % de los experimentos. Los autores plantean
que estos cambios, comúnmente observados, representan respuestas comunes al estrés
celular y son un reflejo de las limitaciones técnicas de la electroforesis bidimensional. 
Igualmente, a partir de esta revisión podemos concluir que en P. falciparum se observa un
patrón de expresión diferencial de proteínas casi similar independiente de la cepa, el an-
timalárico o la estrategia experimental utilizada. Podemos plantear que existe un patrón
recurrente en las proteínas diferencialmente expresadas entre estos estudios, de acuerdo
al proceso biológico en primer lugar las proteínas asociadas a metabolismo energético
(enolasa) son las que aparecen con mayor frecuencia en los trabajos de proteómica di-
ferencial en P. falciparum, seguido por proteínas involucradas en respuesta a estrés (HSPs,
chaperoninas), procesos redox (disulfuro isomerasa), proteínas de citoesqueleto (actina)
y finalmente proteínas asociadas con transporte intracelular (proteína de unión a cal-
cio). Lo anterior plantea un efecto déjà vu en los estudios de proteómica diferencial en P.
falciparum efecto ya reportado por Petrak et al., 2008, en otros organismos y estudios. 
El trabajo de Prieto et al., 2008, sale del patrón porque emplea las técnicas SILAC y
MudPIT. En este trabajo, 40 % de las proteínas diferencialmente expresadas resultaron
ser hipotéticas, un resultado nunca antes visto en trabajos de proteómica en P. falciparum,
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esto podría sugerir que existen grandes diferencias en el tipo y cantidad de proteínas
identificadas utilizando electroforesis bidimensional y MudPIT, al parecer esta ultima
técnica da un panorama más completo y profundo de los efectos de antimaláricos en
la expresión de proteínas, además de lograr identificar más de 1000 proteínas en un
solo experimento y más de 300 nunca antes identificadas en otros análisis proteómicos
en el parásito. Con la técnica MudPIT posiblemente se podría erradicar el efecto déjà vu
en los estudios del proteoma de P. falciparum. 
CONCLUSIONES
En el estudio de un sistema biológico las disciplinas ómicas permiten obtener una visión
integrada, en el caso del estudio de la malaria estas disciplinas han permitido este
enfoque en el marco del ciclo de vida del parásito y su respuesta a los antimaláricos. De
esta manera se ha visto que los datos genómicos, transcriptómicos y proteómicos son
complementarios. 
La electroforesis bidimensional, cromatografía líquida y la espectrometría de masas son
metodologías importantes en el área de la proteómica, la electroforesis bidimensional
puede ayudar a resolver y visualizar proteínas simultáneamente en un gel, además de
permitir la separación y detección de proteínas modificadas postraduccionalmente, no
obstante una de sus limitaciones radica en la dificultad para analizar un proteoma
completo porque las proteínas visualizadas en los geles representan solo las proteínas
que se expresan mayoritariamente en el proteoma por lo que solo se tiene una porción de
todas las proteínas que están presentes en la muestra, el uso de otro tipo de tecnologías
específicamente MudPIT logra incrementar la sensibilidad en la detección de proteínas.
En general la eficacia de la electroforesis bidimensional en términos de número de
proteínas observadas es siempre más baja comparada con las técnicas LC-MS/MS. En
Plasmodium se predicen aproximadamente 2500 proteínas por LCMS/MS. Implemen-
tando electroforesis bidimensional, se cuentan 239 spots en geles bidimensionales utili-
zando tinción de plata, 345 con la técnica 2D-DIGE y 349 con la tinción fluorescente.
Lo anterior sugiere que la técnica LC-MS/MS resuelve mejor el proteoma del parásito. 
Hacer proteómica en P. falciparum es bastante laborioso en cuanto a la obtención de la
muestra a partir de cultivos continuos. De aquí que estrategias libres de geles por su
mayor sensibilidad sean las técnicas de elección en proteómica para organismos en los
cuales se presente la misma limitación de muestra, además de proporcionar datos pre-
cisos y cuantificables del proteoma e incrementar la habilidad para analizar más
proteínas respecto a la electroforesis bidimensional en un mismo experimento. 
Los estudios de expresión diferencial deben ser abordados con técnicas cuantitativas,
las cuales son mucho más exhaustivas y nos pueden enmarcar mejor en el contexto de
la regulación proteica del parásito bajo diferentes condiciones, a la fecha las aplicaciones
de la proteómica cuantitativa en malaria son abundantes. La comparación de la expre-
sión relativa de proteínas entre muestras tratadas con fármacos y no tratadas puede
dilucidar potenciales blancos o mecanismos de acción y las comparaciones entre perfiles
de expresión entre estadios del parásito pueden ayudar a comprender el ciclo de vida del
parásito y a identificar las proteínas específicas de cada estadio. Sin embargo, actual-
mente uno de los grandes retos de la proteómica es conocer la función específica de
más del 50 % de las proteínas de P. falciparum que todavía permanecen como hipotéticas. 
La combinación de las diferentes aproximaciones metodológicas son sin duda estrategias
claves en el desarrollo de las investigaciones en proteómica de la malaria, porque han
proporcionado suficiente nivel de resolución al conocimiento de la biología del parásito.
La proteómica ha aportado evidencias importantes de la regulación de proteínas en P.
falciparum bajo tratamiento con antimaláricos, proporcionando de esta manera una al-
ternativa en el desarrollo de medicamentos o vacunas, y es en este sentido que se está
trabajando en el Grupo Malaria de la Universidad de Antioquia con la aplicación de la
proteómica al estudio de la expresión diferencial de proteínas en P. falciparum bajo
tratamiento con quinina, mefloquina y el compuesto natural diosgenona.
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